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がランダムな 2項選択によって再び 2N 個抽出され，N 個体の集団となる．ここで遺伝子プー
ルとは，現在の世代の生殖細胞から放たれた配偶子たちが作る巨大なゲノムのプールである．





















る時以外は）ある値 x∈ (0,1]を取るように操作された極限での近似である．この時，時刻 0で
の頻度の初期値を x0 とすると，母集団の中の突然変異体の頻度は

















(1.2) xt = x0 +
∫ t
0



























ている（Ohta and Kimura, 1969a）．またセレクションがある場合の幾らかの性質なども同じく
Ohta and Kimura（1969b）などで解析されている．加えて，もし連鎖している座位同士の組み
換え率が非常に低いような場合には，定常状態に至るとそれぞれ完全に独立とみなしてよいこ
























µ(x()s )ds + 
∫ t
0
σ(x()s )dBs (0<≤ 1)
微小拡散モデルとは，式（2.1）の拡散過程における観測時間を有限の区間 [0, τ ]に固定するか








t + g1t + 
2g2t + 
3g3t + · · ·


























t = g1t + g2t + 
2g3t + · · ·
となる．式（2.2）は式（2.1）について単純に形式的な展開を施したものであったが，実際に然るべ







=E[exp{iξ(g1t + g2t + 2g3t + · · ·)}]
=E[exp(iξg1t)exp(iξg2t)exp(iξ










2 + · · ·
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+ · · ·
ここで Norm(x; , )は正規分布の密度関数，dは xの次元を表す．最後に式（2.3）における y()t



















式（2.1）から分かるように x()t は → 0につれて拡散の影響がなくなっていき，非確率的な













× F (2(u + v)− 1 + i,−i,2u,1− x)F (2(u + v)− 1 + i,−i,2u,1− x0)
× Γ(2u + i)Γ(2(u + v + i))Γ(2(u + v) + i− 1)


















































exp{−2(u + v)(t− s)}x(0)s (1− x(0)s )ds.
最後に E[g2t|g1t]であるが，これは Takahashi（1999）の式（2.14）から

















































もう少し明確にモデルのセッティングをしよう．領域 Aの派生型を A，野生型を aとし，そ
の頻度をそれぞれ pt，1− ptとする．同様に領域 Bの派生型を B，野生型を bとし，その頻度
をそれぞれ qt，1− qt とする．Aから aへの（再起）突然変異率を u1，aから Aへの突然変異率
を v1とする．再び同様に，Bから bへの（再起）突然変異率をu2，bからBへの突然変異率を v2
とする．また領域 Aと領域 Bの間の組み換え率を cとする．ここで 2つの領域をペアにして，
つなぎ合わせて考えた時，考えうる型の組み合わせ（ハプロタイプという）は，AB,Ab,aB,ab
の 4つある．これらの頻度をそれぞれ x1t,x2t,x3t,x4t(=1− x1t − x2t − x3t)とする．今ある量




立からのずれとして Dt ≡ x1t − ptqt などと定義して上の式を導いてもよい．このようにセッ
ティングすると，変数の組 (x1t,x2t,x3t)と (pt, qt,Dt)の間には 1対 1の関係があることがわか
る（Mano, 2005）．よって本稿では組 (pt, qt,Dt)について考える．
(pt, qt,Dt)に関する生成作用素は
(3.7) L= {v1 − (u1 + v1)p} ∂
∂p
+ {v2 − (u2 + v2)q} ∂
∂q





+ D(1− 2p) ∂
2
∂p∂D



















ここで k= u1 + v1 + u2 + v2（Ohta and Kimura, 1969b）．対応する拡散過程は以下のようにな
る（Mano, 2007）．




















⎜⎝v1 − (u1 + v1)ptv2 − (u2 + v2)qt









⎜⎝ pt(1− pt) Dt Dt(1− 2pt)Dt qt(1− qt) Dt(1− 2qt)
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ここで ∂µ(x(0)s )は ∂µの各要素をそれぞれ (p,q,D)で偏微分したものを要素に持つ (3× 3)の行




































































図 2. 突然変異が高い場合．p0= q0=0, D0=0, c=1, u1= v1 =u2= v2 =5．
図 3. 突然変異が低い場合．p0= q0=0, D0=0, c=1, u1= v1 =u2= v2=0.1．
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A Population Genetics Study
Using the Small Disturbance Asymptotic Theory
Chiaki Miura
The Institute of Statistical Mathematics
To capture analytically the change of the transient frequency distribution of a mutant
arising in a population, we apply the small disturbance asymptotic theory. This enables
us to obtain an approximate formula for a model that does not have an analytical de-
scription. Model of population genetics always has a finite support. On the other hand,
the asymptotic expansion is given by a form in terms of a normal distribution. Hence
the formula does not work well when the mutation rate is low. However, we are able to
confirm that the formula gives a good approximation when time has not passed and also
when the mutation rate is high.
Key words: Small asymptotic disturbance theory, frequency distribution, normal approximation.
